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La diversidad genética del virus SARS-CoV-2, a casi dos años del inicio de la pandemia por COVID-19, supone 

un mayor riesgo para la salud pública en todo el mundo. Debido a su incremento, y para evitar estigmas, la 

Organización Mundial de la Salud (OMS) empezó a utilizar denominaciones basadas en el alfabeto griego y 

categorizó a los linajes dentro de variantes de interés (VOI), variantes de preocupación (VOC) y variantes bajo 

vigilancia (VUM) con el fin de priorizar el seguimiento, la investigación a escala mundial y orientar la respuesta 
1oportuna frente a la pandemia . De este modo, desde la aparición de la variante alpha en Reino Unido en 

septiembre del 2020, el virus ha adquirido múltiples mutaciones y muchas de ellas como N501Y y E484K han 

sugerido un proceso de evolución convergente lo cual otorgaría un beneficio adaptativo al virus, un hecho que se 

ha vuelto a considerar ante la aparición de la recientemente denominada variante ómicron. 

La diseminación de las variantes ha sido devastadora desde su aparición. Algunos factores pueden influir en este 

fenómeno, como la baja tasa de vacunación y la ligereza por el agotamiento en las medidas de prevención. Para 

hacer frente a esta situación, muchos países aún optan por un bloqueo masivo con el cierre de fronteras y 
2cancelación de vuelos, a pesar de que esta práctica es cuestionada por la OMS . De este modo, contrario de lo 

que parece, estas medidas suelen ser perjudiciales para la contención de variantes, ya que pueden disminuir el 

interés de los países afectados en reportar este tipo de eventos debido a las pérdidas económicas que 

representa la estigmatización. Así mismo, retrasan la importación de insumos de laboratorio necesarios para la 

vigilancia genómica. Por otro lado, no ha reportado tener éxito en los países que la han aplicado ya que cuando 

estas variantes se detectan, siempre resulta demasiado tarde debido principalmente a la alta transmisibilidad del 

virus en periodo presintomático y a la escasa vigilancia genómica sobre todo de países en desarrollo. 

Las restricciones de viajes y cierre de fronteras en la actualidad han dado resultado solo en los países que han 

instaurado el esquema “COVID-cero”. Un ejemplo de esto es China, en donde el estricto control, ha logrado 

contener la diseminación de variantes, lo que le ha permitido reportar tan solo mil casos activos desde octubre 
 32021 . Sin embargo, a la fecha ya han confirmado 217 casos de transmisión local, con la variante ómicron en la 

 4provincia de Zhejiang  , un hecho cuyas implicancias se conocerán en pocas semanas. Por su parte, otros países 

que también optaron por la estrategia COVID-cero como Nueva Zelanda, Australia y Vietnam, no han logrado 
5sostener este esquema y se han rendido ante la variante delta .  De este modo, las restricciones pueden aportar 

tiempo, pero no parecen el camino apropiado para la contención de las variantes.

Ómicron es el nuevo producto de la carrera evolutiva del SARS-CoV-2, y a la fecha de redacción del presente 

manuscrito ya se ha notificado su presencia en más de 38 países. Un hecho que podría dar lugar a la cuarta ola 

de la pandemia por COVID-19, después de las producidas por los virus con la mutación D614G, y las VOC Beta, 
 6Gamma y Delta . Esta variante fue detectada en Gauteng, Sudáfrica el 25 de noviembre de 2021 y despertó la 

inmediata preocupación de la comunidad científica debido a que alberga más de 30 mutaciones en el gen que 

codifica la proteína spike. Sin embargo, lo más curioso es que parece haber desarrollado múltiples mutaciones, 

relacionadas a la disminución de la inmunidad e incremento de la transmisibilidad, sin secuencias intermedias en 
7la base de datos genomas virales . Así mismo, se conoce que durante el mismo periodo que se detectó ómicron, 

el Instituto Nacional de Enfermedades Transmisibles de Sudáfrica en Johannesburgo determinó que la tasa de 

reproducción (Ro) de COVID-19 estaba por encima de 2 en Gauteng, algo solo observado en los primeros días 

de la pandemia. A lo que algunos científicos refieren que de acuerdo al aumento de casos de COVID-19 y los 

datos de secuenciación, ómicron puede infectar de tres a seis veces más personas que delta, durante un mismo 
 8período de tiempo .
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